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Introduction. Rice (Oryza sativa L.) is one of the world’s most important cereal crops, serving as a staple food for billions of 

people and providing a primary source of income for many agricultural communities. It is cultivated in over 100 countries, with 

Asia accounting for the majority of production and consumption. Rice contributes substantially to daily caloric and protein 

intake, supplying approximately 60% of daily caloric intake and nearly 50% of dietary protein in many regions (FAO, 2018). 

With the increasing global population, rising food demand, and climate variability, developing high-yielding, high-quality, and 

environmentally adaptable rice varieties has become essential for global food security and sustainable agriculture. Grain yield is 

a complex polygenic trait influenced by multiple morphological, physiological, and quality characteristics, which complicates 

direct selection in breeding programs (Debsharma et al., 2020; Nath, 2015). Understanding the relationships among yield and 

related traits is therefore critical for effective breeding. The exploration of genetic and phenotypic diversity within rice 

germplasm provides opportunities to identify superior genotypes and develop improved varieties, providing valuable resources 

for breeding programs (Thomson et al., 2007). Evaluating this variability using biometric parameters such as genetic and 

phenotypic variation, heritability, and expected genetic advance allows breeders to select traits with the greatest potential impact 

on yield and performance (Begna & Teressa, 2024). Multivariate statistical analyses, including principal component and cluster 

analyses, are effective tools for quantifying genetic diversity, revealing hidden patterns among traits, and guiding the selection 

of superior genotypes (Sharifi, 2018). These methods reduce data dimensionality, clarify complex trait interactions, and help 

prioritize traits for breeding programs, enabling more efficient improvement of rice varieties. In this context, the present study 

aimed to evaluate a population of rice genotypes in terms of agronomic and yield-related traits using multivariate statistical 

methods, with the goal of identifying genotypes possessing optimal combinations of traits for use in future breeding programs. 

Materials and Methods. A total of 144 backcross inbred lines (BILs, BC2F4) derived from a cross between Hashemi (recurrent 

parent, with superior cooking quality) and IR67418-110-32222 (donor parent, contributing desirable agronomic traits) were 

evaluated. The study aimed to combine the high-quality traits of Hashemi with improved morphological and yield-related 

characteristics from the donor parent. The experiment was conducted under field conditions in a randomized complete block 

design with three replications. Seedlings were transplanted at a spacing of 20 × 20 cm, and standard agronomic practices, 

including fertilization, irrigation, and pest and weed management, were applied. Ten quantitative traits were measured following 

the Standard Evaluation System (SES) for rice (IRRI, 2002): Grain yield, panicles per plant, spikelets per panicle, filled grains 

per panicle, 1,000-grain weight, plant height, panicle length, flag leaf area, days to 50% flowering, and days to maturity. Data 

were analyzed using SAS 9 (SAS Institute, 2002) for analysis of variance and mean comparisons, SPSS 24 (IBM SPSS Statistics, 

2016) for correlation, factor, and cluster analyses, and Python 3.13 (Python Software Foundation, 2025) for heatmap 

visualization of trait associations. Superior and diverse genotypes were identified for potential use in future breeding programs. 

Results and Discussion. Descriptive statistics revealed wide variation among the BIL genotypes for all evaluated traits, 

including plant height, panicle length, panicles per plant, spikelets per panicle, flag leaf area, 1,000-grain weight, filled grains 

per panicle, and grain yield. The broad ranges observed for flowering and maturity times indicated the presence of early-, 

medium-, and late-duration genotypes within the population. Frequency distributions for most agronomic and yield-related traits 

were continuous and near-normal, suggesting polygenic inheritance and sufficient quantitative variation for effective selection. 

Analysis of variance showed significant differences among genotypes for all traits. Combined with the high heritability estimates, 

this indicated that much of the observed variation was genetically controlled. Correlation analysis revealed significant positive 

associations between grain yield and traits such as panicles per plant, flag leaf area, spikelets per panicle, filled grains per panicle, 

and panicle length, highlighting their value as indirect selection criteria. In contrast, the correlations between flowering traits 

and grain yield were small and non-significant, likely due to environmental conditions during the late growth stages and the 

stronger contribution of yield-component traits to final productivity. Factor analysis extracted four major components explaining 

76.97% of the total variation, corresponding to growth and phenology, reproductive capacity, yield-defining traits, and grain 

physical characteristics. Cluster analysis grouped the genotypes into two groups: Group I contained high-yielding lines with 

superior values for major yield components, whereas Group II, which included the recurrent parent Hashemi, exhibited lower 

performance for yield-related traits. The cophenetic correlation coefficient of 0.88 confirmed the robustness of the clustering 

pattern. Overall, the results indicated that grain yield in the BIL population is governed by multiple interacting traits, and traits 

such as panicle length, filled grains per panicle, and flag leaf area are key indicators for identifying superior lines for breeding 

programs. 

Conclusion. The findings of this study demonstrated that the backcross-derived inbred population developed from Hashemi and 

IR67418-110-32222 provides a valuable genetic resource for improving both grain yield and quality in rice. Multivariate 

analyses confirmed that grain yield resulted from the combined influence of multiple morphological and reproductive traits 

rather than any single attribute, underscoring the need for multi-trait selection strategies. The clear genetic variation revealed 

through variance analysis, factor structure, and clustering further indicated the presence of distinct groups of superior genotypes 

that can serve as promising parents in future breeding programs. Overall, the study highlighted the importance of integrating 

morphological traits, yield components, and grain characteristics when selecting elite genotypes. These results provided practical 

guidance for breeders aiming to develop high-performing and high-quality rice cultivars adapted to diverse environments and 

support the continued use of multivariate approaches to accelerate breeding efficiency. 
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 ها:واژهکلید

 عملکرد دانه، اجزای 
 اصلاح برنج،

  چندمتغیره،آنالیز 
 تنوع ژنتیکی، 

 ،ژنوتیپ برتر
 های تلاقی برگشتی.لاین

از این رو شناسایی و  ؛ترین غلات دنیا و غذای اصلی جمعیت وسیعی از مردم استبرنج یکی از مهم
ها در بهبود عملکرد و کیفیت محصول اهمیت زیادی دارد. مطالعه گیری از تنوع ژنتیکی ژنوتیپبهره

 لاین اینبرد حاصل از تلاقی برگشتی رقم هاشمی و لاین 144تنوع ژنتیکی حاضر به ارزیابی 

IR67418-110-32222  عملکردی مرتبط با هدف  از نظر صفات مورفولوژیکی و هاو ژنوتیپپرداخت
های کامل تصادفی با سه تکرار و آزمایش در قالب طرح بلوکاصلاحی مورد بررسی قرار گرفتند. 

نتایج نشان داد که جمعیت مورد مطالعه . مورفولوژیکی و عملکردی انجام شدگیری ده صفت اندازه
دار ژنتیکی های معنیو تمامی صفات مورد بررسی تفاوت استتوجهی برخوردار از تنوع ژنتیکی قابل

تن در هکتار متغیر  45/4تن در هکتار با میانگین  42/6تا  43/1عملکرد دانه بین . (p<0.01) داشتند
درصد از واریانس کل صفات را تبیین کردند و تجزیه  97/76شده، ار عامل اصلی شناساییبود. چه

های دارای طول خوشه بلندتر، تعداد . ژنوتیپکردها را به دو گروه متمایز تقسیم ای، ژنوتیپخوشه
نشان این مطالعه طور کلی، تر، عملکرد بالاتری داشتند. بهدانه پر بیشتر و مساحت برگ پرچم وسیع

با ترکیب مطلوب صفات  هاهای چندمتغیره ابزاری مؤثر برای شناسایی ژنوتیپداد که استفاده از روش
تواند میمورد بررسی  جمعیتاست. های اصلاحی برنامه انتخاب والدین مناسب درو  هدف اصلاحی

مورد استفاده طلوب برنج با عملکرد بالا و کیفیت م توسعه ارقامی برای ژنتیک منبع ارزشمندبه عنوان 
 قرار گیرد.

 

های اینبرد برنج حاصل از تلاقی برگشتی با رقم تنوع ژنتیکی در جمعیت لاین(. 1405حسینی چالشتری، م. )، و س.س. زربافی، استناد:

  2025.402487.655160ijfcs./10.22059 :DOI .84-67 (،1)57، گیاهان زراعی ایران علومهاشمی. 
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 . مقدمه 1
 کشور 100 از بیش در گیاه این .شودعنوان جزء اصلی رژیم غذایی و منبع مهم درآمد شناخته میبسیاری از کشورها بهبرنج در 

 از سرشار برنج .دهددرصد مصرف جهانی را به خود اختصاص می 90درصد سطح زیرکشت و  87و آسیا حدود  شودکشت می
(. FAO, 2018) دهدمی کیلتش را عادی افراد غذایی رژیم در پروتئین صددر 46 و روزانه کالری درصد 62 تقریباً و است انرژی

های گی از غذای مردم به خصوص در استانکه قسمت بزرایگونهای دارد؛ بهبرنج در سبد غذایی مردم ایران نیز جایگاه ویژه
زیر کشت ارقام برنج در کل کشور شود. سطح شمالی به برنج اختصاص یافته است. در ایران ارقام متنوعی از برنج کشت می

 (.Ministry of Agriculture Jihad, 2024تن برآورد شده است ) 3485610هکتار با میزان برداشت  792543معادل 

 موضوع یک تنها نه برنج تولید پایداریبرنج رو به افزایش است. لذا  با توجه به افزایش روزافزون جمعیت دنیا، نیاز غذایی به
 کنندگانصلاحا اصلی هدف است. بنابراین، فرهنگی و سیاسی ثبات برای اساسی شاخص یک بلکه است، تصادیاق-اجتماعی

 ژنتیکیپلی پیچیده ویژگی حال، ینا با. باشد عملکرد بهبود همچنین و هواییوشرایط آب با متناسب هایواریته توسعه باید نبات
 از این رو بسیار. سازددچار معضل می نآ مستقیم انتخاب برای را کنندگان برنجاصلاح است، سایر صفات تأثیرتحت که عملکرد

. (Debsharma et al., 2020; Nath, 2015است ) و کیفی مرتبط زراعی هایویژگی سایر با چگونه عملکرد بدانیم که است مهم
کشت  برای عالی موقعیت یک به را کشور هیدرولوژیکی، و خاک فیزیولوژیکی، شرایط کشاورزی، هایاقلیم از ایگسترده طیف

 به منجر مطمئناً برنج پلاسمرمژ در موجود تنوع این کشف. تبدیل کرده است متمایز ژنتیکی و فنوتیپی هایویژگی با انواع برنج
 اصلاحی روش انتخاب زا قبل. (Thomson et al., 2007شود )می برنج اصلاح در پیشرفت افزایش و جدید هایژن شناسایی
 .است ضروری عملکرد با مرتبط مختلف صفات در مورفوژنتیکی تشابه عدم دانستن برنج، در کاربردی

 تپذیری و پیشرفت ژنتیکی صفات وابسته استوسعه ارقام جدید برنج به وجود تنوع ژنتیکی کافی و آگاهی از وراثت
(Begna & Teressa, 2024ویژگی .)هایجنبه ژنتیکی تپیشرف و پذیریوراثت تنوع ژنتیکی و فنوتیپی،ضرایب  مانند هایی 

مکان ارزیابی دامنه تنوع را ضرایب تنوع ژنوتیپی و فنوتیپی ا هستند. ژنتیکی سازگاری و تنوع ارزیابی برای مناسبی بیومتریک
  ;Onyia et al., 2017) کندمیت ژنتیکی، سود ژنتیکی بالقوه را برآورد پذیری همراه با پیشرفکنند و وراثتفراهم می

Tuhina-Khatun et al., 2015 .) یرمستقیم صفات مؤثر بر عملکرد کمک غهمچنین تجزیه همبستگی به اصلاحگران در انتخاب
 (.Hannan et al., 2020) کندمی

ی چندمتغیره های آمارها و شناسایی روابط میان صفات مختلف عملکردی و مورفولوژیکی، روشبرای ارزیابی ژنوتیپ
ها را به صورت کمی تحلیل کنند تا تنوع موجود در ژنوتیپها به محققان کمک میشوند. این روشابزارهای مؤثری محسوب می

ها، یکی از پرکاربردترین این روش(. Sharifi, 2018) ها را آشکار سازندبندی کنند و الگوهای پیچیده دادهها را طبقهکرده، ژنوتیپ
های دارای چندین صفت وابسته و است که قادر است داده( PCA: Principle Component Analysis) های اصلیهتحلیل مولف

 کندهای اصلی تبدیل ای از متغیرهای جدید و متعامد به نام مولفهها را به مجموعههمبسته را تحلیل کند و آن
(Tuhina-Khatun et al., 2015; Worede et al., 2014تجزیه به مولفه .) ها کند تا الگوهای پنهان در دادهکمک میهای اصلی

 ها کمی شودو اهمیت هر بعد برای توضیح تنوع موجود در مجموعه داده شودبودن اطلاعات حذف آشکار شوند، تکراری
(Habib et al., 2005) .ایهمچنین، تحلیل خوشه (Cluster Analysis ) ها بندی ژنوتیپرایج برای گروهیکی دیگر از ابزارهای

هایی از این روش امکان شناسایی گروه. های مورفولوژیکی، عملکردی یا فیزیولوژیکی استها و تفاوتبر اساس شباهت
 کندهای هیبریداسیون کمک تواند به انتخاب والدین مناسب در برنامهکند و میها با صفات مطلوب را فراهم میژنوتیپ

(Abdelsalam et al., 2025; Elyasi et al., 2014 .)ها، الگوهای همبستگی سازی دادهبر خلاصههای چندمتغیره علاوهتحلیل
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ها با آمارهای بیومتریک مانند تنوع کنند. ترکیب این روشرا مشخص کرده و صفات کلیدی مؤثر بر عملکرد را شناسایی می
 .سازدهای برتر فراهم میب ژنوتیپپذیری، ابزار قدرتمندی برای انتخاژنتیکی و وراثت

های ژنتیکی متمایز، تعیین صفات کلیدی مؤثر بر های چندمتغیره در شناسایی گروهاند که روشنشان داده اخیر مطالعات
های ژه، پژوهشویبه. (Rabiee et al., 2025; Zarbafi et al., 2019 a,b) عملکرد و انتخاب والدین مناسب بسیار مؤثر هستند

که استفاده از اند ( نشان دادهAbdelsalam et al., 2025; Prakash et al., 2024; Worede et al., 2014مختلف روی برنج )
ای، ابزاری مؤثر برای تبیین ساختار پیچیده روابط میان صفات مورفولوژیکی، های چندمتغیره نظیر تجزیه عاملی و خوشهروش

ملکرد، امکان گزینش عویکردها با کاهش ابعاد داده و شناسایی صفات کلیدی مؤثر بر فیزیولوژیکی و عملکردی است. این ر
های چندمتغیره در این مطالعات علاوه بر این، تحلیل. سازندنژادی فراهم میهای بههای برتر را برای برنامههدفمند ژنوتیپ

اند که نقش مهمی در درک اجزای عملکرد شده ن الگوهای همبستگی میانهای ژنتیکی متمایز و تبییموجب شناسایی گروه
تواند هایی میگیری از چنین تحلیلکند. از این رو، بهرههای اصلاحی ایفا میپایه ژنتیکی تنوع و بهبود انتخاب والدین در برنامه

 .ا هموار سازدروری در اصلاح برنج مسیر بهبود کارایی انتخاب و افزایش بهره
های پرمحصول، پلاسم برنج و نقش کلیدی اجزای عملکرد در بهبود واریتهایی تنوع موجود در ژرمبا توجه به اهمیت شناس

های آماری چندمتغیره مانند تجزیه به شود. روشنیاز به بررسی دقیق روابط میان صفات عملکردی و مورفولوژیکی احساس می
ها و شناسایی صفات کلیدی مؤثر بر عملکرد دی ژنوتیپبنای ابزارهای مناسبی برای طبقههای اصلی و تحلیل خوشهمؤلفه

های برنج از نظر صفات عملکرد و اجزای آن با استفاده از شوند. از این رو، هدف از پژوهش حاضر ارزیابی ژنوتیپمحسوب می
ای اصلاحی هرای استفاده در برنامهلوب صفات هدف اصلاحی بی با ترکیب مطهایهای چندمتغیره و شناسایی ژنوتیپروش

 .آینده است

 

 شناسی پژوهش. روش2
 BILs: Backcross Inbredتی )اینبرد تلاقی برگشهای مواد گیاهی مورد استفاده در این تحقیق شامل جمعیت ژنتیکی از لاین

Lines ) 4ن لای 144بود. این جمعیت شاملF2BC 74186-110-32222 حاصل از تلاقی رقم هاشمی )والد تکراری( و لاینIR 

 یصورت رسمبه یقات بذرطب دیتول یو برا یسازخالصکشور )رشت( برنج  قاتیدر مؤسسه تحق ی)والد دهنده( بود. رقم هاشم
استفاده  یعنوان والد تکراربه یرقم هاشم شدهشده و ثبتپژوهش از نسخه خالص نیدر ا رونیشده است؛ از ا یثبت و گواه

هدف از انتخاب این . کرد تیوارد جمعرا  نظرمورد  یعنوان والد دهنده صفات عملکردبه IR67418-110-32222 نیشد. لا
ی از نظر صفات گیری از تنوع بالای صفات کمی و کیفی در نتاج حاصل از تلاقی والدین بود؛ چرا که والدین انتخابجمعیت، بهره
طور گسترده در ت که بهمطلوب و دارای تنوع بالا بودند. رقم هاشمی از ارقام محلی با کیفیت پخت مطلوب اس ،کیفی و کمی

و   IR59645-146-2-6-2/IR6287-278-4-3حاصل از تلاقی IR67418-110-32222 شود و لاینشمال کشور کشت می
 هدف اصلی تلاقی برگشتی، انتقالالد دهنده استفاده شد. به عنوان و( IRRIالمللی برنج )تحقیقات بینشده توسط موسسه معرفی

 های مورفولوژیکی )ارتفاع بوته، طول خوشه، مساحت برگ پرچم، دوره گلدهی و رسیدگی( و عملکردی )عملکرد دانه،ویژگی

به رقم  IR67418-110-32222 از لاین نه( مطلوبوزن هزار دا چه و دانه پر در خوشه،تعداد خوشه در بوته، تعداد خوشه

 .کرد دانه باشندو عمل مورفولوژیکیبر حفظ کیفیت پخت رقم هاشمی، دارای بهبود در صفات هاشمی بود تا نتاج حاصل، علاوه

متر  7الی و ارتفاع شم ′16و  °37شرقی و  ′36و  °49آزمایش در موسسه تحقیقات برنج کشور، با طول و عرض جغرافیایی 
 1خصوصیات خاک محل آزمایش در جدول . بود 7حدود  pH افت خاک سیلتی رسی باتر از سطح دریای آزاد اجرا شد. بپایین

 ارائه شده است.
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 .های خاک زراعی محل آزمایشویژگی .1جدول 

Table 1. Characteristics of the agricultural soil at the experimental site. 

 (pHواکنش خاك )

 خمیر اشباع

هدایت الکتریکی 

(1-m dS) 

کربن آلی 

 )درصد(

نیتروژن کل 

 )درصد(

فسفر 

جذب قابل

(1-mg.kg) 

 پتاسیم

جذب قابل

(1-mg.kg) 

رس 

 )درصد(

سیلت 

 )درصد(

شن 

 )درصد(
 بافت

 رسیسیلتی 14 44 42 110 11 21/0 51/2 4/2 13/7

 
 3×  3های کامل تصادفی با سه تکرار کشت شدند. هر کرت های اینبرد و والدین و ارقام شاهد در قالب طرح بلوکلاین

ها بوته نشاء شدند. تغذیه گیاهچهصورت تکمتر بهسانتی 20×  20ای و به فاصله هفته چهارها در سن حدود متر بود و گیاهچه
. نجام شدهای متداول مزرعه اروش هرز مطابقهایانجام شد و مدیریت آب و کنترل آفات و علف ومآمونیبا کود اوره و فسفات

چه در خوشه، تعداد دانه پر در خوشه، وزن شامل عملکرد دانه، تعداد خوشه در بوته، تعداد خوشهدر این مطالعه، ده صفت کمی 
س دستورالعمل استاندارد براسا ،، روز تا رسیدگی و مساحت برگ پرچمگلدهی %50روز تا هزار دانه، ارتفاع بوته، طول خوشه، 

 در زمان مناسب ارزیابی و ثبت شدند ( وSES: Standard Evaluation Systemارزیابی صفات در برنج )
(International Rice Research Institute, 2002.) 

نس بر اساس مدل آماری زیر تجزیه واریا های کامل تصادفی،های طرح بلوکهای واریانس از دادهبرای محاسبه مولفه
 :(Falconer & Mackay, 1996; Singh & Chaudhary, 1985) انجام شد

𝑌𝑖𝑗 = 𝜇 + 𝐺𝑖 + 𝑅𝑗 + 𝑒𝑖𝑗  

 که در آن:
𝑌𝑖𝑗ای ژنوتیپ رشده صفت ب: مقدار مشاهدهi تکرار  درj، 
µ،میانگین کل : 
𝐺𝑖،اثر ژنوتیپ : 
𝑅𝑗،اثر تکرار : 
 خطا.: 𝑒𝑖𝑗و 

 (:Allard, 1999د )زیر برآورد شدن های واریانس به صورتبر اساس نتایج تجزیه واریانس، مؤلفه

𝜎𝑔
2 =

𝑀𝑆𝑔 −𝑀𝑆𝑒

𝑟
 

𝜎𝑒
2 = 𝑀𝑆𝑒 

 که در آن:
𝜎𝑔
 : واریانس ژنوتیپی،2

𝜎𝑒
 ،محیطی )خطا(: واریانس 2

𝑀𝑆𝑔ها،: میانگین مربعات ژنوتیپ 
𝑀𝑆𝑒،میانگین مربعات خطا : 

 : تعداد تکرارها.rو 
 صورت زیر محاسبه شد:بر این اساس، واریانس فنوتیپی کل به

𝜎𝑝ℎ
2 = 𝜎𝑔

2 + 𝜎𝑒
2 

 دست آمد:از نسبت واریانس ژنوتیپی به فنوتیپی به( 2Hپذیری عمومی )وراثت

𝐻2 =
𝜎𝑔
2

𝜎𝑝ℎ
2  
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( تقریباً نصف 2hپذیری خصوصی )های اینبرد، واریانس ژنتیکی عمدتاً از نوع افزایشی است، از این رو، وراثتدر جمعیت
 (.Allard, 1999; Singh & Chaudhary, 1985پذیری عمومی در نظر گرفته شد )وراثت

جهت تحلیل واریانس و مقایسه ( SAS Institute, 2002) 9نسخه  SAS افزارهایها از نرمتحلیل دادهوهبرای تجزی
ای ها و تجزیه خوشهتجزیه به عاملبرای محاسبه همبستگی، ( IBM SPSS Statistics, 2016) 24نسخه  SPSSها، میانگین

نسخه  Python نویسیزبان برنامهروابط همبستگی بین صفات مورفولوژیکی و عملکردی با استفاده از  نقشه حرارتیاستفاده شد. 
3.13 (Python Software Foundation, 2025 ترسیم شد )صورت بصری ها و صفات بهتا الگوهای همبستگی بین ژنوتیپ

های ای و بررسی پایداری عملکرد در سالی ناحیههاهای با خصوصیات برتر و متنوع جهت آزمایشژنوتیپ. نمایش داده شود
 .آینده انتخاب شدند

 

 های پژوهش و بحث. یافته3

 های توصیفی. آماره3-1

مورد مطالعه را  یهانیلا انیتوجه مقابل یکی( وجود تنوع ژنت2)جدول  یو عملکرد یکیصفات مورفولوژ یفیتوص یهاآماره
 زین یدگیو رس یبود. زمان گلده ریمتر متغنتیسا 7/112متر و میانگین سانتی 78/150تا  89/76نشان داد. ارتفاع بوته در دامنه 

 رسانیزودرس، م یهاپیر ژنوتحضو انگریروز، ب 91/129و  09/99های روز و میانگین 42 و 67/35 تغییرات دامنهترتیب با هب
 ی، همگدر خوشه چه و دانه پرعملکرد، تعداد خوشه در بوته، طول خوشه، تعداد خوشه یاجزا انیدر م است. تیدر جمع ررسیو د

 زی. وزن هزاردانه و مساحت برگ پرچم نستا هانیلا نیب داریمعن یکیدهنده اختلاف ژنتداشتند که نشان ییبالا راتییدامنه تغ
تن در هکتار را نشان  45/4ر و میانگین تن در هکتا 42/6تا  43/1ها دامنه عملکرد دانه لاین. را نشان دادند یتوجهتنوع قابل

کند که جمعیت مورد مطالعه دارای تولید است. این نتایج تأکید میپتانسیل توجه در داد که بیانگر وجود تفاوت ژنتیکی قابل
 .تهای اصلاحی برنج اسنامهرعملکردی در بمورفولوژیکی و صفات  با ترکیب مطلوب یهایپتانسیل بالایی برای انتخاب ژنوتیپ

 

 .های توصیفی صفات عملکرد و اجزای عملکردآماره .2جدول 

Table 2. Descriptive statistics of yield and yield-component traits. 
 اشتباه معیار میانگین دامنه تغییرات حداکثر حداقل صفات

 36/1 70/112 89/73 78/150 89/76 ارتفاع بوته
 48/0 09/99 67/35 00/120 33/84 گلدهی %50روز تا 

 55/0 91/129 00/42 00/151 00/109 روز تا رسیدگی
 15/0 51/12 56/10 22/18 67/7 تعداد خوشه در بوته

 23/0 56/24 00/15 06/33 06/18 طول خوشه
 10/2 60/93 00/119 33/165 33/46 تعداد دانه پر در خوشه

 25/2 47/112 00/135 00/194 00/59 چه در خوشهتعداد خوشه
 24/0 43/24 99/16 92/32 93/15 وزن هزاردانه

 52/0 66/22 27/31 71/39 44/8 مساحت برگ پرچم
 07/0 45/4 00/5 42/6 43/1 عملکرد دانه

 

 . توزیع فراوانی صفات2-3

صفات برخی هستند. صفات مورد مطالعه پیوسته همه نشان داد که  بررسیهای جمعیت مورد لاینصفات در توزیع فراوانی 
بودند، در حالی که دارای توزیع نرمال ارتفاع بوته، تعداد خوشه در بوته، طول خوشه، وزن هزاردانه و مساحت برگ پرچم، شامل 
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(. این 1تمایل داشتند )شکل های والد هاشمی به سمت ویژگی چه در خوشه و عملکرد دانهتعداد دانه پر در خوشه، تعداد خوشه
باشد. توجه در جمعیت میدهنده وجود تنوع ژنتیکی قابلو نشان برگشتی با این والد است ناشی از تلاقی گرایش به والد هاشمی

طور که به هستندچندین ژن  کنترلو تحت  بودهکمی مورد نظر کند که صفات تأیید میهمچنین ها بودن توزیع دادهپیوسته
 .دگذارنمی اثر هابر بیان ویژگیمستقل یا جمعی 

 

 
 .های خویش آمیخته نوترکیب برای صفات عملکرد و اجزای عملکردفراوانی لاینتوزیع  .1شکل 

 . ستنده IR67418-110-32222دهنده والد های با رنگ نارنجی نشاندهنده والد هاشمی و ستونهای با رنگ سبز نشانستون

Figure 1. Frequency distribution of recombinant inbred lines (RILs) for yield and yield-component traits. 

Green columns indicate the presence of the Hashemi parent, and orange columns indicate the IR67418-110-32222 parent. 

 
 ندو تحت کنترل چندین ژن قرار دار اند که صفات مورد بررسی در این تحقیق صفات کمی بودهمطالعات قبلی نیز نشان داده

(Sabouri et al., 2012; Liu et al., 2011 .)کنندگان برنج کمک ها با نتایج مطالعات پیشین همسو است و به اصلاحاین یافته
اد های اصلاح نژکند تا درک بهتری از پایه ژنتیکی صفات مختلف داشته و مسیرهای بهبود و انتخاب مناسب را در برنامهمی

 .شناسایی کنند
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  . تجزیه واریانس3-3

ای تمامی صفات در سطح تجزیه واریانس صفات عملکرد و اجزای عملکرد دانه برنج نشان داد که میانگین مربعات تیمارها بر
 98/0 ضریب تغییرات بین(. 3)جدول  ها استتوجه بین ژنوتیپبلدار بود که بیانگر تفاوت ژنتیکی قااحتمال یک درصد معنی

بودن آزمایش را اعتماد درصد برای تعداد خوشه در بوته متغیر بود که دقت و قابل 33/8 درصد برای صفت روز تا رسیدگی تا
  .کندتأیید می

دهد و واریانس فنوتیپی شامل تغییرات ناشی از ژنتیک و های ژنتیکی نشان میتنوع صفات را به دلیل تفاوت ،واریانس ژنوتیپی
چه در خوشه، تعداد خوشه بیشترین ضرایب تغییرات ژنوتیپی و فنوتیپی مربوط به مساحت برگ پرچم، تعداد دانه پرمحیط است. 

، دهنده تأثیر بالای عوامل ژنتیکی در این صفات است. این صفات با تنوع ژنتیکی بالادر خوشه و عملکرد دانه بود که نشان
 .قابلیت اصلاح بیشتری از طریق گزینش دارند

 درصد بود. 90دهنده سهم واریانس ژنتیکی در تغییرات فنوتیپی است و در اغلب صفات بالای نشانعمومی پذیری راثتو
دهد که تغییرات فنوتیپی بیشتر درصد برای تعداد خوشه در بوته گزارش شد. این مقادیر نشان می 49/88پذیری کمترین وراثت
پذیری خصوصی بر این اساس، وراثت شود.ورد میدرصد برآ 10محیطی حدود  های ژنتیکی است و سهم عواملناشی از تفاوت

پذیری عمومی هستند، زیرا بخش عمده واریانس ژنتیکی در و نتایج نشان داد که این مقادیر تقریباً نصف وراثت شدنیز برآورد 
ی تغییرات دهد که بخش عمدهنشان می پذیریطور کلی، بالا بودن هر دو نوع وراثتجمعیت اینبرد از نوع افزایشی است. به

بنابراین، اصلاح  .باشدیسه کمتر میها است و سهم عوامل محیطی در مقاهای ژنتیکی میان لاینشده ناشی از تفاوتمشاهده
 پذیری بالا، راهکار مؤثری برای بهبود کیفیت و کمیت محصول برنج استویژه در صفات با وراثتژنتیکی به

(Chaudhary et al., 2025; Dewi et al., 2023). 

 . ضرایب همبستگی فنوتیپی3-4

تا ( 2شکل د )تجزیه همبستگی فنوتیپی بین صفات عملکرد و اجزای عملکرد بر اساس ضریب همبستگی پیرسون انجام ش
دار بین همبستگی فنوتیپی مثبت و معنی لاترینباها بر یکدیگر مشخص شود. روابط بین صفات مختلف و تأثیرات بالقوه آن

سوم بیشترین همبستگی فنوتیپی  جایگاه دوم و. ( مشاهده شد =933/0r) چه در خوشهتعداد دانه پر در خوشه و تعداد خوشه
 ول خوشهط( و ارتفاع بوته و  =852/0rگلدهی و روز تا رسیدگی ) %50دار متعلق به همبستگی بین صفات روز تا مثبت و معنی

(658/0r= بود ) که با نتایج Heera et al. (2023 و )Rathod et al. (2023 )دهد صفات گلدهی و همسو است و نشان می
 .کنندطور متناسب با یکدیگر تغییر میرسیدگی معمولاً به

چه در نه پر و تعداد خوشهگلدهی، روز تا رسیدگی، طول خوشه، تعداد دا %50ارتفاع بوته با بسیاری از صفات شامل روز تا 
 است. طول خوشه وژیکفنولخوشه و مساحت برگ پرچم همبستگی مثبت و معنادار داشت که بیانگر تأثیر رشد رویشی بر تأخیر 

 یقیمدهد طول خوشه نقش مستن میعملکرد دانه همبستگی مثبت و معنادار داشت که نشا چه وخوشه ، تعدادبا تعداد دانه پر نیز
داری چه در خوشه همبستگی مثبت و معنیمساحت برگ پرچم نیز با طول خوشه و تعداد خوشه. ها دارددر افزایش عملکرد دانه

ته، طول بط باشد. عملکرد دانه با تعداد خوشه در بوتوسنتز و ذخیره مواد غذایی در دانه مرتفتواند با افزایش سطح داشت و می
نه در حالی که وزن هزاردا ؛چه در خوشه و مساحت برگ پرچم همبستگی مثبت و معنادار داشتخوشه، تعداد دانه پر و تعداد خوشه

همخوانی  Russinga et al. (2020) ( و2022) .Kayastha et al توجهی بر عملکرد دانه نشان نداد که با نتایجتأثیر مستقیم قابل
 .دارد
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 .تجزیه واریانس صفات عملکرد و اجزای عملکرد .3جدول 

Table 3. Analysis of variance for yield and yield-component traits. 
 مربعاتمیانگین   

 ارتفاع بوته درجه آزادی منابع تغییرات
 %50روز تا 

 گلدهی

روز تا 

 رسیدگی

تعداد خوشه 

 در بوته
 طول خوشه

تعداد دانه پر 

 در خوشه

چه تعداد خوشه

 در خوشه

وزن 

 هزاردانه

مساحت برگ 

 پرچم
 عملکرد دانه

 ns75/0 **86/572 **74/621 **34/31 ns11/2 *16/0 67/55** 72/21** 30/28** 02/1814** 2 بلوک

 42/2** 64/118** 97/24** 27/2210** 82/1930** 54/23** 38/9** 06/134** 89/98** 82/814** 145 تیمار

 03/0 91/0 81/0 60/11 93/10 19/2 08/1 63/1 43/1 23/47 290 اشتباه آزمایشی

 46/4 21/4 69/3 02/3 53/3 03/6 33/8 98/0 20/1 09/6 ضریب تغییرات )درصد(

 80/0 24/39 05/8 89/732 96/639 12/7 77/2 14/44 49/32 86/255 واریانس ژنوتیپی

 81/0 55/39 32/8 76/736 61/643 85/7 13/3 69/44 96/32 61/271 واریانس فنوتیپی

 19/14 75/5 11/5 29/13 86/10 03/27 07/24 62/11 65/27 07/20 (gCVضریب تغییرات ژنوتیپی )

 62/14 79/5 15/5 13/14 40/11 10/27 13/24 81/11 75/27 20/20 (phCVفنوتیپی ) ضریب تغییرات

 76/98 23/99 76/96 48/99 43/99 70/90 49/88 78/98 55/98 20/94 صد(پذیری عمومی )دروراثت

 38/49 62/49 38/48 74/49 72/49 35/45 24/44 39/49 28/49 10/47 صد(پذیری خصوصی )دروراثت
ns ،*  پنج و یک درصد.دار در سطح احتمال دار و معنیترتیب غیرمعنیبه **و 



 1405ان زراعی ایران، دورة پنجاه و هفتم، شمارة اول، علوم گیاه مجلة                                                                                         76 

 

 

اگرچه در بسیاری از مطالعات، صفات فنولوژیکی نظیر روز تا گلدهی و روز تا رسیدگی به دلیل افزایش دوره رشد و تجمع 
، اما در این مطالعه (Bist et al., 2025; Mamun et al., 2022) اندمواد فتوسنتزی، همبستگی مثبتی با عملکرد دانه نشان داده

تواند ناشی از تأثیر شرایط محیطی محل آزمایش، از جمله دمای بالاتر و محدودیت ای مشاهده نشد. این موضوع میچنین رابطه
تر شده است. علاوه بر طولانیهای دیررس از دوره رشد برداری مؤثر لاینرطوبتی در مراحل انتهایی رشد باشد که مانع بهره

های تلاقی برگشتی و سهم بالای صفات اجزای عملکرد نظیر تعداد خوشه و دانه پر در خوشه این، ترکیب ژنتیکی متفاوت لاین
دار بین صفات فنولوژیکی و عملکرد دانه در جمعیت مورد تواند علت کاهش یا نبود همبستگی معنیدر تعیین عملکرد نهایی، می

 .عه باشدمطال

ویژه تعداد به ؛طور معنادار بر یکدیگر تأثیر دارندلکردی بهدهد که بسیاری از صفات عمطور کلی، این تحلیل نشان میبه
تواند در انتخاب اطلاعات می خوشه در بوته، طول خوشه و تعداد دانه پر در خوشه نقش کلیدی در تعیین عملکرد دانه دارند. این

 .های اصلاحی برای بهبود عملکرد دانه مورد استفاده قرار گیردبرنامه ب مطلوب صفات کلیدی عملکردی وی با ترکیهایژنوتیپ
 

 
 .ضرایب همبستگی بین صفات عملکرد و اجزای عملکرد نقشه حرارتی .2شکل 

دار دار و معنیترتیب غیرمعنیبه **و  *، ns .دهندمیها شدت و جهت همبستگی را نمایش رنگ. دهندها ضریب همبستگی پیرسون را نشان میاعداد داخل سلول
 پنج و یک درصد.در سطح احتمال 

Figure 2. Heat map of correlation coefficients between yield and yield-component traits. 

The numbers inside the cells indicate the Pearson correlation coefficient. The colors represent the strength and direction of the 
correlation. ns, * and ** indicate non-significant, and significant at the 5% and 1% probability levels, respectively. 

 

 ها. تجزیه به عامل5-3

های اصلی و چرخش واریماکس برای صفات عملکرد و اجزای عملکرد دانه برنج ها با استفاده از روش مؤلفهتجزیه به عامل
دهنده کفایت که نشانبرآورد شد  92/0معادل  (KMO: Kaiser-Meyer-Olkinالکین )-مایر-(. شاخص کایزر4)جدول  انجام شد

 97/76املی بود. بر اساس نتایج، چهار عامل اصلی شناسایی شد که در مجموع عها برای تجزیه بودن دادهگیری و مناسبنمونه
 .درصد از واریانس کل صفات را تبیین کردند



 77                                                              های اینبرد برنج حاصل از تلاقی برگشتی با رقم هاشمی     تنوع ژنتیکی در جمعیت لاین

 

 

 

(، 769/0) یدگیروز تا رس(، 783/0) گلدهی %50روز تا (، 766/0) بوته مانند ارتفاع عامل اول با بار عاملی بالا برای صفاتی
یانس کل را توجیه درصد از وار 65/30 بود که در مجموع توانستهمراه ( 706/0( و مساحت برگ پرچم )827/0طول خوشه )

تواند بود. از دیدگاه اصلاحی، این عامل میها بندی گلدهی و رسیدگی ژنوتیپهای رشدی و زماند. این عامل بازتاب ویژگینک
بندی مناسب برای شرایط مختلف محیطی هستند مورد استفاده هایی که دارای رشد متعادل و زمانبرای شناسایی و انتخاب لاین

( 959/0خوشه )اد دانه پر در تعددرصد از واریانس کل را توضیح داد، بیشترین بار عاملی را در  61/20عامل دوم که  .قرار گیرد
ها قابل تفسیر ظرفیت تولیدی ژنوتیپ داشت. این عامل به عنوان شاخصی از توان باروری و( 921/0) چه در خوشهو تعداد خوشه

های توانند به عنوان والدین مطلوب در برنامههایی که بار عاملی بالایی در این عامل دارند، میاست. از دیدگاه اصلاحی، ژنوتیپ
اند که انتخاب شین نیز گزارش کردهمطالعات پی. رای افزایش تعداد دانه و بهبود عملکرد مورد استفاده قرار گیرندنژادی ببه

 شودنج میوالدین بر اساس بار عاملی بالا در صفات کلیدی، منجر به بهبود کارایی انتخاب و افزایش عملکرد در بر

(Al Galib et al., 2025; Islam et al., 2024). ترین بار عاملی درصد از واریانس کل را توجیه نمود و بیش 07/13مل سوم عا
کننده عملکرد ا اجزای تعیینبطور مستقیم بود. این عامل به( 830/0( و تعداد خوشه در بوته )755/0) آن مربوط به عملکرد دانه

دهد که بین رشد رویشی و تا گلدهی نشان میظیر ارتفاع بوته و روز نشده برای صفاتی دانه مرتبط است. بارهای منفی مشاهده
تواند به شناسایی هایی با بار عاملی بالا در این عامل میزایشی تعادل منفی وجود دارد. از منظر اصلاحی، انتخاب لاین

د درص 65/12عامل چهارم که  .(Hasan et al., 2022) ر در تبدیل منابع فتوسنتزی به دانه کمک کندهایی با کارایی بالاتژنوتیپ
های فیزیکی و اندازه انگر ویژگیداشت. این عامل نمای( 858/0) از واریانس کل را تبیین کرد، بار عاملی بالایی در وزن هزاردانه

هایی که به دنبال بهبود کیفیت بذر، بازارپسندی ویژه برای برنامههای برتر در این عامل بهها بود. از دیدگاه اصلاحی، ژنوتیپدانه
 .ارتقای ارزش غذایی برنج هستند، اهمیت دارندو 

اند: صفات رشدی و بندیطور کلی، نتایج تجزیه عاملی نشان داد که صفات مورد بررسی در چهار گروه عمده قابل طبقهبه
ختار ساختن سابندی ضمن روشنهای فیزیکی دانه. این طبقهبندی، صفات باروری، اجزای مستقیم عملکرد دانه و ویژگیزمان

فراهم را های چندگانه بر اساس شاخص ی با ترکیب مطلوب صفات کلیدیهایهمبستگی بین صفات، امکان شناسایی ژنوتیپ
ویژه هبهایی با ترکیب مطلوب صفات، های اصلاحی برای گزینش لاینتوان از نتایج این تحلیل در برنامهکند. بنابراین میمی

اند که تجزیه های مشابه در مطالعات پیشین نشان دادهیافته. کیفیت دانه برنج، بهره گرفتدر راستای افزایش عملکرد و بهبود 
(. Singh et al., 2025) تبزار مؤثری برای آشکارسازی روابط پیچیده بین صفات مورفولوژیکی و عملکردی اسو تحلیل عاملی، ا

های جداگانه، وان مولفههر یک به عن ،های فیزیکی دانهطور خاص، این مطالعه نشان داد که صفات رشدی، باروری و ویژگیبه
مطالعه در این تحقیق همسو  سهم متفاوتی در تعیین عملکرد نهایی برنج دارند که این الگو با نتایج تحلیل عاملی جمعیت مورد

 ت.اس

 ای. تجزیه خوشه6-3

و ضریب فاصله  UPGMA با استفاده از روش های مورد مطالعه بر اساس صفات عملکرد و اجزای عملکرد،بندی لاینگروه
های ادغام متوالی، لاین (. بررسی دندروگرام نشان داد که با توجه به بیشترین فاصله بین مراحل3اقلیدسی انجام شد )شکل 

 .دارند توجه راگروهی قابلهای برونگروهی مشابه و تفاوتهای درونمورد مطالعه قابلیت تفکیک به دو گروه مجزا با ویژگی

ای نشان داد که ضریب همبستگی بندی حاصل از تجزیه خوشهنتایج تجزیه تابع تشخیص برای ارزیابی صحت گروه
ها بر اساس صفات عملکرد و اجزای عملکرد دانه است. مقادیر بندی لاینبوده و بیانگر صحت مناسب گروه 88/0کوفنتیک برابر 

اند. ها استفاده شدههایی هستند که برای شناسایی آنها و ویژگییزان تفاوت بین گروهدهنده ماسکوئر نشانلامبدا و کایویلکس
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داری نیز نشان ها بوده و درجه معنیاسکوئر بیانگر تمایز معنادار و قوی بین گروهلامبدا و مقدار بالای کایمقدار پایین ویلکس
 (.5 )جدول اعتماد هستندها از نظر آماری قابلدهد که تفاوتمی

 
 .ها برای صفات عملکرد و اجزای عملکردتجزیه به عامل .4جدول 

Table 4. Factor analysis of yield and yield-component traits. 

 صفات
 واریانس مشترك بار عاملی

 عامل چهارم عامل سوم عامل دوم عامل اول )درصد(

 2/71 183/0 -048/0 300/0 766/0 ارتفاع بوته

 1/87 -507/0 -024/0 013/0 783/0 گلدهی %50روز تا 

 0/78 -424/0 065/0 -067/0 769/0 روز تا رسیدگی

 8/71 -098/0 830/0 -139/0 021/0 تعداد خوشه در بوته

 5/70 083/0 038/0 114/0 827/0 طول خوشه

 0/94 -092/0 036/0 959/0 104/0 تعداد دانه پر در خوشه

 0/94 -130/0 045/0 921/0 269/0 چه در خوشهتعداد خوشه

 8/76 858/0 021/0 -180/0 -003/0 وزن هزاردانه

 2/61 003/0 193/0 276/0 706/0 مساحت برگ پرچم

 1/65 129/0 755/0 239/0 089/0 عملکرد دانه

  645/12 071/13 608/20 648/30 واریانس )%(

  973/76 327/64 256/51 648/30 واریانس تجمعی )%(

 
 انحراف از میانگین کل، میانگین صفات مختلف و درصد های موجود در هر گروهبرای بررسی ژنوتیپ

(PDT: Percentage deviation from the total mean ) 78ه اول و ژنوتیپ در گرو 68(. تعداد 6هر خوشه محاسبه شد )جدول 
های پر در خوشه، های گروه اول از نظر بیشتر صفات شامل طول خوشه، تعداد دانهژنوتیپ در گروه دوم قرار گرفتند. ژنوتیپ

 اشتند. لاین امیدبخشدر خوشه، مساحت برگ پرچم و عملکرد دانه، انحراف مثبت نسبت به میانگین کل دچه تعداد خوشه

IR67418-110-32222 رفتنیز در این گروه قرار گ. 

یانگین کل های گروه اول از نظر صفات تعداد خوشه در بوته و وزن هزار دانه دارای انحراف منفی نسبت به ماگرچه ژنوتیپ
له دوره رسیدگی، بسیار کم و میزان این انحراف بسیار جزئی بود. اختلاف میانگین دو گروه برای سایر صفات، از جم بودند، اما

های گروه دوم از نظر صفات تعداد ژنوتیپ نزدیک به یکدیگر بود و تفاوت جزئی میان دو گروه در صفت ارتفاع بوته مشاهده شد.
وجهی در جهت منفی نسبت به میانگین کل تانحراف قابل پرچم و عملکرد دانه،چه و دانه پر در خوشه، مساحت برگ خوشه

 .والد هاشمی نیز در گروه دوم قرار گرفت ؛بوداز نظر صفات مذکور ها دهنده عملکرد پایین آنداشتند که نشان
ها بر که ژنوتیپطوریهای اینبرد دارای ساختار ژنتیکی قابل تفکیک است، بهای نشان داد که جمعیت لاینتجزیه خوشه

های ژنتیکی متفاوت اساس الگوهای عملکرد و اجزای عملکرد به دو گروه اصلی تقسیم شدند. این تفکیک بیانگر وجود ترکیب
توانند به عنوان منابع والدین برای های با عملکرد بالاتر میدر جمعیت است و اهمیت آن در اصلاح نژادی در این است که گروه

آنچه اهمیت دارد این است که صفات مختلف مانند طول خوشه، تعداد دانه پر  .رایی انتخاب مورد استفاده قرار گیرندافزایش کا
دهد که عملکرد برنج نه اند. این موضوع نشان میای داشتهدهی به ساختار خوشهو مساحت برگ پرچم نقش کلیدی در شکل

صورت چندمعیاره ها باید بهامل چندین ویژگی مرتبط است و انتخاب ژنوتیپتأثیر یک صفت منفرد، بلکه ناشی از تعتنها تحت
 .ای از صفات عملکردی و رشدی حفظ شودانجام شود تا ترکیب بهینه
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 .ای برای صفات عملکرد و اجزای عملکردبندی حاصل از تجزیه خوشهتجزیه تابع تشخیص جهت ارزیابی صحت گروه. 5جدول 

Table 5. Discriminant function analysis to evaluate the accuracy of cluster grouping for yield and yield-component traits. 
 داریدرجه معنی کای اسکوئر ویلکس لامبدا هاگروهشماره 

2 310/0 731/162 000/0 

 
 .ها برای صفات عملکرد و اجزای عملکردمیانگین و درصد انحراف از میانگین کل خوشه .6جدول 

Table 6. Cluster means and percentage deviations from the grand mean for yield and yield-component traits. 

 ارتفاع بوته  هاتعداد ژنوتیپ گروه
 %50روز تا 

 گلدهی

روز تا 

 رسیدگی

تعداد خوشه 

 در بوته
 طول خوشه

دانه پر در  تعداد

 خوشه

چه تعداد خوشه

 در خوشه

وزن 

 هزاردانه

مساحت 

 برگ پرچم
 عملکرد دانه

1 68 
 630/4 488/25 011/24 461/135 645/114 212/25 340/12 578/131 828/100 685/119 میانگین

PDT 193/6 755/1 285/1 389/1- 640/2 481/22 440/20 707/1- 490/12 127/4 

2 78 
 286/4 191/20 792/24 430/92 258/75 998/23 665/12 453/128 573/97 620/106 میانگین

PDT 399/5- 530/1- 121/1- 211/1 301/2- 599/19- 819/17- 488/1 889/10- 598/3- 

 446/4 658/22 428/24 472/112 603/93 564/24 514/12 909/129 089/99 705/112 میانگین کل

PDT         درصد انحراف از میانگین کل :.
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 .ای صفات عملکرد و اجزای عملکرددندروگرام حاصل از تجزیه خوشه .3شکل 

Figure 3. Dendrogram derived from cluster analysis of yield and yield-component traits. 

 

اصلاحی برنج و تواند تنوع موجود در جمعیت بندی ژنتیکی میاند که خوشههای مشابه در مطالعات پیشین نشان دادهیافته
  ;Rabiee et al., 2025) خوبی آشکار کند و انتخاب والدین با ترکیب صفات مطلوب را تسهیل نمایدرا بهسایر غلات 
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Shrestha et al., 2021; Zarbafi et al., 2019b .)ای به عنوان یک ابزار گیری از تحلیل خوشهکند که بهرهاین دیدگاه تأکید می
 .آوردهای با عملکرد بالاتر و سازگاری بهتر با محیط را فراهم مییابی به نسلهای اصلاحی، امکان دستهاستراتژیک در برنام

 

 گیرینتیجه. 4

مناسب  ، یک بسترIR67418-110-32222 ل از تلاقی رقم هاشمی و لاینهای اینبرد حاصمطالعه حاضر نشان داد که جمعیت لاین
های چندمتغیره و آماری امکان شناسایی ارتباطات پیچیده بین صفات کند. تحلیلبرنج فراهم میبرای بهبود عملکرد و کیفیت دانه 

، بلکه ناشی از تعامل مورفولوژیکی و عملکردی را فراهم ساخت و نشان داد که عملکرد دانه تنها نتیجه یک صفت منفرد نیست
برنج در سایر نقاط  اصلاحی هایبا مطالعات مشابه در جمعیت همزمان چندین عامل رشدی، باروری و فیزیولوژیکی است. این یافته

 ها مورد تأکید قرار گرفته استجهان همسو است، جایی که همبستگی مثبت بین اجزای عملکرد و قابلیت انتخاب هدفمند ژنوتیپ
(Zarbafi & Ebadi, 2024; Shrestha et al., 2021; Zarbafi et al., 2019b).  بندی مانزداد که صفات رشدی و تحلیل عاملی نشان

کرد نهایی دارند و در عین طور جداگانه نقش مؤثری در تعیین عملگلدهی، توان باروری و اجزای مستقیم عملکرد دانه، هر یک به
ادل، ظرفیت های رشدی متعهایی را که ترکیبی از ویژگیحال با یکدیگر همپوشانی دارند. این دیدگاه، اهمیت انتخاب ژنوتیپ

( و 2025) .Anilkumar et al های این تحقیق در راستای نتایجکند. یافتهباروری بالا و کیفیت دانه مطلوب دارند، برجسته می
Muvunyi et al. (2022) اند گزینش چندمعیاره در اصلاح نژادی، کارایی بیشتری نسبت به انتخاب مبتنی بر است که نشان داده

بندی نیز مؤید وجود ساختار ژنتیکی قابل نتایج خوشه .شودن کمیت و کیفیت محصول منجر مییک صفت دارد و به بهبود همزما
توانند به عنوان های عملکردی مطلوب در گروهی متمرکز شدند و میهایی با ویژگیکه ژنوتیپطوریتفکیک در جمعیت بود، به

های ژنتیکی و استفاده از دهد که شناسایی گروهین امر نشان مییرند. اگهای اصلاحی مورد استفاده قرار والدین هدفمند در برنامه
مطالعات  تواند فرآیند اصلاح را کارآمدتر کرده و به تولید ارقام برتر با عملکرد و کیفیت بالاتر منجر شود.ها در انتخاب والدین میآن

ها، انتخاب بندی ژنوتیپهای ژنتیکی و خوشههرواند که شناسایی گنیز نشان دادهاصلاحی برنج  مختلفهای پیشین روی جمعیت
  ;Abdelsalam et al., 2025) تواند به تولید ارقام برتر با ترکیب صفات مطلوب منجر شودوالدین هدفمند را تسهیل کرده و می

Al Galib et al., 2025.) های عملکرد و ویژگیهای این مطالعه اهمیت ترکیب صفات مورفولوژیکی، اجزای طور کلی، یافتهبه
کنند که اصلاح ژنتیکی موفق سازد. این نتایج تأکید میفیزیکی دانه را در بهبود عملکرد نهایی و کیفیت محصول برنج روشن می
پذیری و روابط بین صفات را در نظر بگیرد. همچنین، نیازمند ارزیابی جامع و انتخاب چندمعیاره است که تنوع ژنتیکی، وراثت

های اصلاحی هدفمند های برتر و طراحی برنامهتوانند مسیرهای تحقیقات آینده را برای شناسایی ژنوتیپی این مطالعه میهایافته
مورد مطالعه یک منبع ارزشمند برای کیب اینبرد نوتر دهد که جمعیتدر نهایت، نتایج حاصل از این تحقیق نشان می .فراهم سازند

های ژنتیکی و مورفولوژیکی، ابزاری کلیدی برای های چندمتغیره در تحلیل دادهو کاربرد روشبهبود عملکرد و کیفیت برنج است 
کنندگان برنج کمک کند حتواند به اصلاها میکند. این یافتهوری و ارزش غذایی محصول فراهم میتوسعه ارقام برتر و ارتقای بهره

ند که با شرایط محیطی متنوع سازگار بوده و همزمان کیفیت و کمیت های اصلاحی هدفمند و کارآمدی را طراحی کنتا استراتژی
 .دهند ءمحصول را ارتقا
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